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摘要：［目的］为研究赤霉素ＧＡ４＋７对白桦生长的调控机制。［方法］试验利用１个白桦无性系的分株材料，连续２年

分别叶面喷施浓度为０．２ｇ·Ｌ－１（Ｔ１）、０．４ｇ·Ｌ－１（Ｔ２）的ＧＡ４＋７溶液，对实验苗木的生长情况进行跟踪调查，并对
相应顶端生长组织进行转录组测序和差异基因分析。［结果］对２个年份的苗高、地径等性状分析发现，不同处理
间苗高与地径的差异均达到显著或极显著水平，ＧＡ４＋７对高生长有明显的促进作用，２年后的Ｔ２白桦苗高较ＣＫ提

高了１９．６５％。于６月２８日取ＧＡ４＋７连续处理２年的白桦顶芽开展 ＲＮＡｓｅｑ分析，结果显示：０．４ｇ·Ｌ
－１ＧＡ４＋７

（Ｔ２）处理与对照（ＣＫ）间的差异基因数量最多，即上调表达的基因有１８１个，下调表达的基因有５５个，这些差异基
因在叶绿体类囊体膜、红光、远红光及蓝光的细胞响应等方面富集明显。Ｐａｔｈｗａｙ富集分析显示：氧化磷酸化途径与
光合途径中的８条基因呈上调表达，认为施加０．４ｇ·Ｌ－１ＧＡ４＋７处理后，上述基因的上调表达加快电子传递进程、
催化ＡＴＰ的合成，从而促进白桦光合作用增强，提高苗期生长量。［结论］对白桦外源施加赤霉素ＧＡ４＋７后，可上调
氧化磷酸化途径和光合途径相关基因的表达，进而促进苗木的高和地径生长。研究结果可为白桦生长相关途径基

因的克隆提供参考。
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　　赤霉素是控制植物生长并作用于植物整个生命
周期的一种激素，属于四环二萜类化合物。目前已

知的赤霉素种类至少有１３０种，但仅有部分赤霉素
的活性较高，ＧＡ４与 ＧＡ７是其中活性很高的两种。
由于这两种赤霉素分子结构相似，分离困难，常以混

合物即ＧＡ４＋７的形式存在
［１］。迄今为止，有关ＧＡ４＋７

影响树木生长报道最多的是促进杉科（Ｔａｘｏｄｉａｃｅ
ａｅ）、松科（Ｐｉｎａｃｅａｅ）等针叶树种开花结实的研
究［２－５］。如Ａｌｍｑｖｉｓｔ等［６］人采用 ＧＡ４＋７茎干注射处
理２１年生的挪威云杉（Ｐｉｃｅａａｂｉｅｓ），显著增加了雌
雄花的数量；赵鹏等［７］对１５年生落叶松喷洒０．５ｇ
·Ｌ－１的赤霉素ＧＡ４＋７，喷洒的枝条雌球花量是对照
枝条的２．９倍。另外，在果树中研究发现，ＧＡ４＋７有
效促进植株营养生长，并且大幅提高开花率及座果

率［８－９］。目前，ＧＡ４＋７在植物生长调节和促进开花结
实两方面所起的作用已被证实，但是在国内利用

ＧＡ４＋７促进阔叶用材树种的生长相关报道还较少，主
要集中在施加ＧＡ３或其它易于提取的赤霉素，研究
其对植物的生长影响，其主要原因是由于 ＧＡ４＋７难
以获得，且生产价格昂贵，限制了其广泛应用［１］，所

以ＧＡ４＋７对于阔叶树种的处理方式、处理时间以及
作用效果尚未明确。但随着 ＧＡ４＋７合成途径的确
定，生产菌株的获得，使其使用成本大幅减少，大大

推动ＧＡ４＋７在针阔叶树种中的应用。因此本试验以
１个白桦（Ｂ．ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ×Ｂ．ｐｅｎｄｕｌａ）无性系为研
究对象，采用不同浓度赤霉素 ＧＡ４＋７处理，在生长最
旺盛的６月末取材测定基因的转录组，目的是为了
研究 ＧＡ４＋７对白桦生长的影响及分子机制，也为
ＧＡ４＋７在白桦中的应用提供参考。

１　材料与方法
１．１　材料

２０１３年于东北林业大学白桦强化种子园内选
择１株干型挺直无病虫害的杂种白桦（Ｂ．ｐｌａｔｙｐｈｙｌ
ｌａ×Ｂ．ｐｅｎｄｕｌａ）优树的下部枝条，带回实验室后将
枝条切断，流水冲洗２ｄ，摘取枝条上腋芽置于７０％
乙醇中１ｍｉｎ，无菌水漂洗１ｍｉｎ，于超净台上剥去外
层芽鳞，０．１％（Ｗ／Ｖ）ＨｇＣｌ２中浸泡８ｍｉｎ，１０％的次

氯酸钙Ｃａ（ＣｌＯ）２中１０ｍｉｎ，无菌水漂洗３ ５次。
消毒后的腋芽接种到 ＷＰＭ＋１．０ｍｇ·Ｌ－１６苄氨基
嘌呤（６Ｂｅｎｚｙｌａｍｉｎｏｐｕｒｉｎｅ，６ＢＡ）中进行初代培养，
３０ｄ后转接至ＷＰＭ ＋１．０ｍｇ·Ｌ－１６ＢＡ＋０．０２ｍｇ
·Ｌ－１ＮＡＡ中进行不定芽的继代培养，２０１３年３月，
将组培苗进行生根培养，５月中旬移栽至育苗盘中，
置于温室中常规管理，６月初选取高度一致的白桦
苗木，移栽至２０ｃｍ×２０ｃｍ的花盆中，置于东北林
业大学白桦育种基地进行常规水肥管理。

１．２　方法
参考Ｐｈｉｌｉｐｓｏｎ的方法［１０］设置０．２ｇ·Ｌ－１ＧＡ４＋７

（Ｔ１处理）、０．４ｇ·Ｌ－１ＧＡ４＋７（Ｔ２处理）２种浓度，
以不喷施任何溶液为空白对照（ＣＫ），每个处理 ９
株，共计２７株白桦无性系。２０１４年４月２０日至７
月２０日期间对参试苗木进行叶面喷施处理，每隔１５
ｄ处理１次，１０月初待苗木封顶时调查１年生苗高、
地径。２０１５年４月２０日开始重复上述 ＧＡ４＋７处理，
并于２０１５年６月２８日分别取 Ｔ１、Ｔ２、ＣＫ的白桦顶
端组织（包含顶芽及第一片幼叶），迅速置于液氮中

带回实验室。１０月初待苗木封顶时调查２年生苗
高、地径。

１．２．１　ＲＮＡ的提取及 ｃＤＮＡ文库的构建　采用
ＣＴＡＢ法提取样品总 ＲＮＡ后，用 ＤＮａｓｅⅠ（Ｐｒｏｍｅｇａ，
ＵＳＡ）消化去除 ＤＮＡ污染，采用 Ｑｕｂｉｔ２．０、Ａｇｌｉｅｎｔ
２１００方法检测ＲＮＡ样品的纯度、浓度和完整性，从
３个ＲＮＡ样品中各取２０μｇ由百迈克生物科技有限
公司进行ｃＤＮＡ文库的构建。分别使用Ｑｕｂｉｔ２．０和
Ａｇｉｌｅｎｔ２１００Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ对文库的浓度和插入片段
大小进行检测，使用ＱＰＣＲ方法对文库的有效浓度
进行准确定量，以保证文库质量。库检合格后，用

ＨｉＳｅｑ２５００进行测序并进行有参考基因组的转录组
分析。

将测序所得 ＲａｗＤａｔａ去除测序接头以及引物
序列，过滤低质量值数据，获得高质量的ＣｌｅａｎＤａｔａ。
将其与白桦基因组进行比对，比对上的 ｒｅａｄｓ称为
ＭａｐｐｅｄＤａｔａ。通过检验插入片段在基因组上的分
布，评估ｍＲＮＡ片段化的随机性及 ｍＲＮＡ的降解情
况；通过插入片段的长度分布，评估插入片段长度的
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离散程度；通过绘制饱和度图，评估文库质量。

１．２．２　差异基因的筛选、ＧＯ、ｐａｔｈｗａｙ分析　使用
ＥＢＳｅｑ进行差异表达分析，获得２个样品之间的差
异表达基因集，采用ＲＰＫＭ（ＲｅａｄｓＰｅｒＫｂｐｅｒＭｉｌｌｉｏｎ
ｒｅａｄｓ）作为衡量转录本或基因表达水平的指标［１１］，

计算得到的基因表达量可直接用于比较不同样品间

的基因表达差异。在差异表达基因检测过程中，将

ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ≥２且 ＦＤＲ（ｆａｌｓｅｄｉｓｃｏｖｅｒｙｒａｔｅ）＜０．０１
作为筛选标准定义差异表达基因。得到差异表达基

因之后，对差异表达基因做 ＧＯ功能分析和 ＫＥＧＧ
Ｐａｔｈｗａｙ分析。

ＲＰＫＭ计算公式为：
ＲＰＫＭ ＝１０６Ｃ／（ＮＬ／１０３）

设ＲＰＫＭ（Ａ）为ｇｅｎｅＡ的表达量，则Ｃ为唯一比
对到ｇｅｎｅＡ的ｒｅａｄｓ数，Ｎ为唯一比对到所有ｇｅｎｅ的
总ｒｅａｄｓ数，Ｌ为ｇｅｎｅＡ的碱基数，ＲＰＫＭ法能消除基
因长度和测序量差异对计算基因表达的影响。

１．２．３　ｑＲＴＰＣＲ验证　采用 ＣＴＡＢ法分别提取
Ｔ１、Ｔ２以及 ＣＫ白桦顶端分生组织的总 ＲＮＡ，经
ＤＮａｓｅＩ（ＲＮａｓｅｆｒｅｅ）消化后使用 ＲｅｖｅｒＴｒｅＡｃｅ

ｑＰＣＲＲＴＫｉｔ（Ｔｏｙｏｂｏ，Ｏｓａｋａ，Ｊａｐａｎ）将提取的总ＲＮＡ
进行反转录。反转录产物稀释１０倍，用作定量ＰＣＲ
的模板，以 ＢｐＵＢＣ和 ＢｐＳＡＮＤ作为内参基因，进行
实时定量 ＰＣＲ扩增（所有试样进行 ３次重复）。
ＰＣＲ的反应体系为：ＳＹＢＲ ＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑＴＭⅡ（２
×）１０μＬ，引物各１μＬ（１０μｍｏｌ·Ｌ－１），水６μＬ，模
板２μＬ，反应参数为９５℃预变性３０ｓ，９５℃变性５ｓ，
５８℃退火延伸３４ｓ，循环４０次，绘制溶解曲线，温度
由９５℃ １５ｓ，６０℃ １ｍｉｎ，至９５℃ １５ｓ止。以上反
应在ＡＢＩＰＲＩＳＭ ７５００荧光定量 ＰＣＲ仪上完成。
选取未处理白桦（ＣＫ）作为对照，用２ΔΔＣＴ方法［１２］对

定量ＰＣＲ的结果进行分析，引物序列见表１。
１．３　遗传参数分析

表型变异系数（ＰＣＶ）采用公式：ＰＣＶ＝δ／珔Ｘ×
１００％，δ为性状标准差，Ｘ为性状平均值［１３］。

运用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ进行数据处理，用 ＳＰＳＳ
ｖ１６．０软件进行方差分析及多重比较。

２　结果与分析
２．１　不同浓度赤霉素 ＧＡ４＋７对白桦无性系生长的
影响

　　对ＧＡ４＋７处理白桦无性系获得的２个年度生长
性状进行方差分析以及主要遗传参数分析（表２）。
在第１个年度，发现不同浓度的 ＧＡ４＋７对苗高的生
长有极显著促进作用（Ｐ＜０．０１），而对地径的影响

表１　ｑＲＴＰＣＲ引物序列
Ｔａｂｌｅ１　ｑＲＴＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

基因

Ｇｅｎｅ
上游序列Ｕｐｓｔｒｅａｍ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５’３’）

下游序列Ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５’３’）

ＢｐＵＢＣ
ＧＧＴＴＴＣＴＧＧＧＴＴＡＣＡＧＴＡ
ＡＡＧＴＴＴＣＡＧ

ＣＴＴＧＡＡＧＣＣＴＧＣＡＴＧＴＧＧＴＣ

ＢｐＳＡＮＤ
ＣＡＣＡＧＡＡＧＡＧＣＣＴ
ＴＡＣＧＡＧＴＣＡＴ

ＣＣＴＣＣＡＡＧＣＡＡＡＧＡＴＧＴ
ＣＡＴＡＴＣＡＡＡＣ

ＢＰ０２８３６７
ＧＧＴＡＣＴＧＣＴＧＣＧＧＧＣ
ＣＡＡＧＣ

ＣＡＡＴＧＧＣＴＣＣＴＣＣＧＣＧＴＡＧＴ
ＴＣＴＴＣ

ＢＰ０２８３７２
ＧＣＴＣＡＴＡＡＡＧＧＴＣＣＡＴＴ
ＴＡＣＡＧＧＣＣＡＧＧＧ

ＧＧＡＴＡＡＧＧＧＧＧＣＡＴＣＧＡＡＴ
ＡＣＡＴＡＴＧＧ

ＢＰ０２８３８２
ＣＣＴＣＧＧＧＡＴＣＡＡＡＴＴＧＧＴ
ＴＡＴＴＧＧＧＣＡＧ

ＧＧＡＴＴＧＴＣＣＴＡＣＡＣＴＡＧ
ＣＡＣＴＴＣＣＧＣＧ

ＢＰ０２９７３６
ＧＡＡＴＣＣＡＣＴＧＡＴＴＴＣＴＧＣ
ＣＧＣＴＴＣＣＧ

ＧＣＴＴＣＧＧＧＣＴＧＴＣＴＣＧＣＧＡＴＣ

ＢＰ０２８３２３
ＣＣＡＴＴＡＣＴＧＡＴＧＧＡ
ＣＡＡＡＴＣＴＧＴＴＣＧＧ

ＣＴＡＣＣＧＣＡＧＡＣＴＴＧＴＴＴＣＡＴ
ＡＧＣＴＴＴＣ

ＢＰ０２８３４６
ＣＡＴＡＧＡＴＣＡＣＣＣＣＴＡＴＴＴ
ＧＴＧＴＧＧＴＣＣＧ

ＣＧＧＴＴＡＡＴＡＡＣＡＴＧＧＴＡＡＴＴ
ＧＣＣＣＣＴＧＣＣ

ＢＰ０２８３７４
ＣＣＧＡＴＴＣＴＴＡＴＡＧＴＡＣＴＧＴ
ＴＣＧＧＧＧＡＧ

ＧＣＴＴＣＣＧＧＴＴＴＡＧＧＴＧＧＡ
ＣＡＧＣＣ

ＢＰ０２８３８７
ＡＴＣＣＣＧＡＡＡＡＣＧＣ
ＣＣＧＧＧＴＣＧ

ＣＣＴＣＣＴＡＧＡＧＴＡＧＧＴＡＴＧ
ＧＣＡＴＣＧＣＣ

不明显（Ｐ＞０．０５）；在连续处理的第 ２个年度，
ＧＡ４＋７不但延续了对高生长的极显著促进作用（Ｐ＜
０．０１），而且对地径生长的促进作用也达到了显著水
平（０．０１＜Ｐ＜０．０５），说明白桦无性系苗高对ＧＡ４＋７
反应较敏感，而地径对 ＧＡ４＋７反应较迟钝。进一步
对各性状遗传参数分析发现，苗高与地径性状的表

型变异系数均随处理时间延长而减小并且均小于

２５．００％，说明无性系生长逐渐趋于稳定并且整齐度
较好。

对各处理的生长性状进行多重比较发现（见图

１），白桦的苗高生长在各处理间的差异达到显著水
平（０．０１＜Ｐ＜０．０５），在２个年度内均表现为随着
ＧＡ４＋７浓度的提高其生长也加大，其中 ＧＡ４＋７处理２
年后，Ｔ２、Ｔ１处理的白桦无性系分别高于 ＣＫ的
１９６５％、９．０５％。在地径方面，赤霉素 ＧＡ４＋７处理
第１年后对苗木的地径生长影响差异不显著，但在
处理第２年后表现出明显差异，２种浓度处理（Ｔ１，
Ｔ２）苗木地径均显著高于对照（ＣＫ）苗木地径
（图１）。
２．２　不同浓度 ＧＡ４＋７处理下白桦转录组数据统计
及文库质量评价

　　对ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２等白桦样品测序数据评估显示，
Ｑ３０碱基百分比均不低于９１．９４％，并且３个样品与
基因组的比对率在７９．００％以上，说明转录组数据
满足后续信息分析的需求及数据分析的可靠性。通
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表２　赤霉素ＧＡ４＋７处理白桦无性系苗高、地径方差分析及主要遗传参数
Ｔａｂｌｅ２　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｖａｒｉａｎｃｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｐａｒａｍｅｔｅｒｓａｍｏｎｇｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎＧＡ４＋７ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ｂｉｒｃｈｃｌｏｎｅｓｏｎｈｅｉｇｈｔａｎｄｂａｓｅｄｉａｍｅｔｅｒ

性状

Ｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓ
年龄

Ａｇｅ／ａ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

ｄｆ ＭＳ Ｆ Ｐ
均值

Ｍｅａｎ

标准差

Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

变幅

Ａｍｐｌｉｔｕｄｅｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

ＰＣＶ／％

１
处理间 ２ １１６６３．５９

１１２．６３ ＜０．０１ １２７．４１ ３１．５１ ７８．００ １７５．００ ２４．７３
苗高

Ｈｅｉｇｈｔ／ｍ
处理内 ２４ １０３．５５６

２
处理间 ２ ４０１９．４４４

１５．２８８ ＜０．０１ ２３５．４４ ２３．４９ １８０．００ ２６９．００ ９．９８
处理内 ２４ ２６２．９０７

１
处理间 ２ ５．２０５

１．３２ ０．２８６ １０．７６ ２．０１ ８．２３ １５．８４ １８．６８
地径Ｂａｓｅ
ｄｉａｍｅｔｅｒ／ｍｍ

处理内 ２４ ３．９４８

２
处理间 ２ １２．５７７

３．８４４ ０．０３６ ２１．６５ ２．００ １７．２４ ２５．４９ ９．２４
处理内 ２４ ３．２７２

注：图中ａ、ｂ和ｃ表示差异显著程度，不同字母表示差异显著（ｎ＝３，Ｐ＜０．０５，Ｄｕｎｃａｎ多重比较分析，误差线表示标准偏差），相同字母表示
差异不显著

Ｎｏｔｅ：ａ，ｂａｎｄｃｉｎｔｈｅｆｉｇｕｒｅｓｈｏｗｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｄｅｇｒｅｅ，ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｍｅａｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（ｎ＝３，Ｐ＜０．０５，Ｄｕｎｃａｎｍｕｌｔｉ
ｐｌｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｎａｌｙｓｉｓ，ｅｒｒｏｒｌｉｎｅｓｈｏｗｓｔｈｅｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎ），ｔｈｅｓａｍｅｌｅｔｔｅｒｉｎｄｉｃａｔｅｓｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ．

图１　赤霉素ＧＡ４＋７处理白桦无性系苗高、地径生长情况

Ｆｉｇ．１　ＨｅｉｇｈｔａｎｄｂａｓｅｄｉａｍｅｔｅｒｇｒｏｗｔｈｏｆｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎＧＡ４＋７ｔｒｅａｔｍｅｎｔｂｉｒｃｈｃｌｏｎａｌ

过对插入片段在基因组上的分布及插入片段的长度

分布进行检测、饱和图的绘制，表明该转录组文库可

以用于后续转录组测序。

表３　样品测序数据统计及比对效率
Ｔａｂｌｅ３　Ｓａｍｐｌｅｓｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｄａｔａｓｔａｔｉｓｔｉｃｓａｎｄｍａｐｐｅｄｒａｔｉｏ
样品

Ｓａｍｐｌｅｓ
ＧＣ百分比／％
ＴｈｅＧＣｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

％≥Ｑ３０
与参考基因组的比对率／％

Ｍａｐｐｅｄｒａｔｉｏ／％
ＣＫ ４６．７０ ９２．８６ ７９．６９
Ｔ１ ４６．７２ ９２．４０ ７９．８７
Ｔ２ ４７．０７ ９１．９４ ８０．４２

２．３　不同浓度 ＧＡ４＋７处理下白桦无性系的差异表

达基因

　　根据ＲＰＫＭ获得ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２处理的白桦３个样
本转录组文库的基因表达量，比较每２样本间的差
异表达基因（图 ２），ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ１有 １４５个差异基因
（９５个上调，５０个下调），ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ２有２３６个差异基
因（１８１个上调，５５个下调），Ｔ１＿ｖｓ＿Ｔ２有８２个差异

基因（４６个上调，３６个下调），其中Ｔ１＿ｖｓ＿Ｔ２的差异
基因最少。绘制维恩图分析３个处理差异表达基因
的分布（图３），发现有６个基因在ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ１、ＣＫ＿ｖｓ

图２　不同处理间上调和下调差异基因数量

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｕｐ－ｒｅｇｕｌａｔｅｄａｎｄｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ

ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
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＿Ｔ２、Ｔ１＿ｖｓ＿Ｔ２间差异表达，有２９个基因在 ＣＫ＿ｖｓ＿
Ｔ１和Ｔ１＿ｖｓ＿Ｔ２中差异表达，有３３个基因在ＣＫ＿ｖｓ＿
Ｔ２和Ｔ１＿ｖｓ＿Ｔ２中差异表达，有７３个基因在ＣＫ＿ｖｓ＿
Ｔ１和ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ２中差异表达。
２．４　差异基因的ＧＯ分类及富集分析

ＧＯ功能显著性富集分析能确定差异表达基因
行使的主要生物学功能，可将基因分为细胞组成、生

物过程、分子功能３个大类，因此对３个处理的差异
表达基因进行了功能分类，结果见图４。差异表达
基因主要集中在细胞组成的细胞（ｃｅｌｌ）、细胞器（ｏｒ
ｇａｎｅｌｌｅ）、细胞部分（ｃｅｌｌｐａｒｔ）；分子功能的催化活性

其中Ｇ０：ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ１；Ｇ１：ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ２；Ｇ２：Ｔ１＿ｖｓ＿Ｔ２

图３　不同处理下白桦差异表达基因维恩图

Ｆｉｇ．３　Ｖｅｎｎｄｉａｇｒａｍｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓｏｆ

ｂｉｒｃｈｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

　　注：细胞组成：Ｃ１胞外区，Ｃ２细胞，Ｃ３拟核，Ｃ４细胞膜，Ｃ５病毒体，Ｃ６细胞连接，Ｃ７细胞外基质，Ｃ８膜包围的内腔，Ｃ９高分子复合物，

Ｃ１０细胞器，Ｃ１１细胞外部分基质，Ｃ１２细胞外部分基质，Ｃ１３部分细胞器，Ｃ１４部分病毒体，Ｃ１５部分细胞膜，Ｃ１６部分细胞。分子功能：Ｍ１

蛋白结合转录因子活性，Ｍ２核酸结合转录因子活性，Ｍ３催化活性，Ｍ４受体活性，Ｍ５甲脒基核苷酸交换因子活性，Ｍ６结构因子活性，Ｍ７运

输活性，Ｍ８结合，Ｍ９电子载体活性，Ｍ１０抗氧化活性，Ｍ１１通道调控活性，Ｍ１２金属伴侣活性，Ｍ１３酶调节活性，Ｍ１４标签蛋白，Ｍ１５翻译调

节活性，Ｍ１６营养容量活性，Ｍ１７分子翻译活性。生物过程：Ｂ１复制，Ｂ２细胞杀伤，Ｂ３免疫系统过程，Ｂ４代谢过程，Ｂ５细胞过程，Ｂ６生殖

过程，Ｂ７生物附着，Ｂ８信号，Ｂ９多细胞有机体过程，Ｂ１０发育过程，Ｂ１１生长，Ｂ１２移动，Ｂ１３单一有机体过程，Ｂ１４生物学时期，Ｂ１５节律过

程，Ｂ１６响应刺激，Ｂ１７定位，Ｂ１８多有机体过程，Ｂ１９生物调节，Ｂ２０细胞组成组织起源。

Ｎｏｔｅ：Ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔ：ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｇｉｏｎ，ｃｅｌｌ，ｎｕｃｌｅｏｉｄ，ｍｅｍｂｒａｎｅ，ｖｉｒｉｏｎ，ｃｅｌｌｊｕｎｃｔｉｏｎ，ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｍａｔｒｉｘ，ｍｅｍｂｒａｎｅｅｎｃｌｏｓｅｄｌｕ

ｍｅｎ，ｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｍｐｌｅｘ，ｏｒｇａｎｅｌｌｅ，ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｍａｔｒｉｘｐａｒｔ，ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｇｉｏｎｐａｒｔ，ｏｒｇａｎｅｌｌｅｐａｒｔ，ｖｉｒｉｏｎｐａｒｔ，ｍｅｍｂｒａｎｅｐａｒｔ，ｃｅｌｌｐａｒｔ．

Ｍｏｌｅｃｕｌｅｆｕｎｃｔｉｏｎ：ｐｒｏｔｅｉｎｂｉｎｄｉｎｇｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒａｃｔｉｖｉｔｙ，ｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄｂｉｎｄｉｎｇｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒａｃｔｉｖｉｔｙ，ｃａｔａｌｙｔｉｃａｃｔｉｖｉｔｙ，ｒｅｃｅｐｔｏｒａｃｔｉｖｉｔｙ，

ｇｕａｎｙｌｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｅｘｃｈａｎｇｅｆａｃｔｏｒａｃｔｉｖｉｔｙ，ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｍｏｌｅｃｕｌｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒａｃｔｉｖｉｔｙ，ｂｉｎｄｉｎｇ，ｅｌｅｃｔｒｏｎｃａｒｒｉｅｒａｃｔｉｖｉｔｙ，ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔａｃｔｉｖｉｔ，

ｃｈａｎｎｅｌｒｅｇｕｌａｔｏｒａｃｔｉｖｉｔｙ，ｍｅｔａｌｌｏｃｈａｐｅｒｏｎｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ｅｎｚｙｍｅｒｅｇｕｌａｔｏｒａｃｔｉｖｉｔｙ，ｐｒｏｔｅｉｎｔａｇ，ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｒｅｇｕｌａｔｏｒａｃｔｉｖｉｔｙ，ｎｕｔｒｉｅｎｔｒｅｓｅｒｖｏｉｒａｃｔｉｖｉｔｙ，

ｍｏｌｅｃｕｌａｒｔｒａｎｓｄｕｃｅｒａｃｔｉｖｉｔｙ．Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ：ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ，ｃｅｌｌｋｉｌｌｉｎｇ，ｉｍｍｕｎｅｓｙｓｔｅｍｐｒｏｃｅｓｓ，ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ，ｃｅｌｌｕｌａｒｐｒｏｃｅｓｓ，ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ

ｐｒｏｃｅｓｓ，ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌａｄｈｅｓｉｏｎ，ｓｉｇｎａｌｉｎｇ，ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒｏｒｇａｎｉｓｍａｌｐｒｏｃｅｓｓ，ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｐｒｏｃｅｓｓ，ｇｒｏｗｔｈ，ｌｏｃｏｍｏｔｉｏｎ，ｓｉｎｇｌｅｏｒｇａｎｉｓｍｐｒｏｃｅｓｓ，ｂｉｏ

ｌｏｇｉｃａｌｐｈａｓｅ，ｒｈｙｔｈｍｉｃｐｒｏｃｅｓｓ，ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｓｔｉｍｕｌｕｓ，ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ，ｍｕｌｔｉｏｒｇａｎｉｓｍｐｒｏｃｅｓｓ，ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ，ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎｏｒ

ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ．

图４　不同样品间表达差异基因的ＧＯ分类

Ｆｉｇ．４　ＧＯｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｂｉｒｃｈｓａｍｐｌｅｓ
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（ｃａｔａｌｙｔｉｃａｃｔｉｖｉｔｙ）、结合（ｂｉｎｄｉｎｇ）；生物过程的代谢
过 程 （ｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｒｏｃｅｓｓ）、细 胞 过 程 （ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｐｒｏｃｅｓｓ）、单一有机体过程（ｓｉｎｇｌｅｏｒｇａｎｉｓｍｐｒｏｃｅｓｓ）、
刺激响应（ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｓｔｉｍｕｌｕｓ）、生物调控（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ）。由图２可知，ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ１的差异基因数
量明显少于ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ２的差异基因数量，说明施加高
浓度的ＧＡ４＋７引起的差异基因数目增多。

对每２个处理样品间的差异基因进行 ＧＯ富集
分析，以ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ２为例（图５），差异基因在叶绿体
类囊体膜（ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｔｈｙｌａｋｏｉｄｍｅｍｂｒａｎｅ）、红光的
细胞响应（ｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｒｅｄｌｉｇｈｔ）、远红光的细
胞响应（ｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｆａｒｒｅｄｌｉｇｈｔ）、蓝光的细
胞响应（ｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｂｌｕｅｌｉｇｈｔ）等方面富集
显著。

　　注：分子功能：醌结合活性、杜松烯合酶活性、电子运输转运活性、右旋大根香叶烯合酶活性、ｇｅｒｍａｃｒａｄｉｅｎｏｌ合酶活性、叶绿素结

合；细胞组成：质体球、叶绿体类囊体膜；生物过程：光系统Ⅱ组装、光合作用光反应、杜松烯生物合成过程、花青素组成、卡里金响

应、高亮度细胞响应、红光响应、紫外光的细胞响应、光保护、红光的细胞响应、远红光的细胞响应、蓝光的细胞响应。

Ｎｏｔｅ：Ｍｏｌｅｃｕｌｅｆｕｎｃｔｉｏｎ：ｑｕｉｎｏｎｅｂｉｎｄｉｎｇ，（＋）ｄｅｌｔａｃａｄｉｎｅｎｅｓｙｎｔｈａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｔｒａｎｓｆｅｒａｃｔｉｖｉｔｙ，ｇｅｒｍａｃｒｅｎｅ－Ｄ

ｓｙｎｔｈａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ｇｅｒｍａｃｒａｄｉｅｎｏｌｓｙｎｔｈａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ｃｈｌｏｒｏｐｈｙⅡ ｂｉｎｄｉｎｇ；Ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔ：ｐｌａｓｔｏｇｌｏｂｕｌｅ，ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｔｈｙｌａｋｏｉｄｍｅｍ

ｂｒａｎｅ；Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ：ｐｈｏｔｏｓｙｓｅｍⅡａｓｓｅｍｂｌｙ，ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｌｉｇｈｔｒｅａｃｔｉｏｎ，ｃａｄｉｎｅｎｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｐｒｏｃｅｓｓ，ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ－ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ

ｃｏｍｐｏｕｎｄ，ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｋａｒｒｉｋｉｎ，ｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｈｉｇｈｌｉｇｈｔ，ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｒｅｄｌｉｇｈｔ，ｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏＵＶ－Ａ，ｐｈｏｔｏｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ，ｃｅｌｌｕｌａｒ

ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｒｅｄｌｉｇｈｔ，ｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｆａｒｒｅｄｌｉｇｈｔ，ｃｅｌｌｕｌａｒｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｂｌｕｅｌｉｇｈｔ．

图５　ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ２差异基因的富集分析

Ｆｉｇ．５　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ２ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｇｅｎｅｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ

２．５　赤霉素处理下白桦无性系生长相关基因的初
步分析

　　Ｐａｔｈｗａｙ显著性富集分析能确定差异表达基因

参与的主要生物过程，因此用 ＫＥＧＧ数据库对差异
基因进行 Ｐａｔｈｗａｙ富集分析，研究富集的主要生物
学过程。
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第１期 刘　宇，等：赤霉素ＧＡ４＋７处理下白桦无性系生长及差异基因表达分析

２．５．１　光合作用途径相关基因　根据白桦无性系
生长情况发现，ＧＡ４＋７处理对白桦苗期高生长有显著
促进作用，且０．４ｇ·Ｌ－１ＧＡ４＋７对白桦的促进作用
较０．２ｇ·Ｌ－１的促进作用更显著。由于植物生物量
与光合作用呈正相关关系［１４］，因此对光合作用途径

相关基因进行深入挖掘。Ｐａｔｈｗａｙ富集分析结果显
示：ＧＡ４＋７处理白桦苗木后，ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ２的光合作用途

径有４个差异基因上调表达，基因的表达量见图６，
这些差异基因编码的蛋白分别是光系统Ⅱ蛋白 Ｄ１
（ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍＩＩｐｒｏｔｅｉｎＤ１）、光系统ⅠＰ７００叶绿素Ａ
脱辅基蛋白Ａ２（ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍＩＰ７００ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌＡａｐ
ｏｐｒｏｔｅｉｎＡ２）、细胞色素 ｂ６ｆ亚组 ４（ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ６ｆ
ｃｏｍｐｌｅｘｓｕｂｕｎｉｔ４）、叶绿体中ＣＦ１ɑ亚组ＡＴＰ合成酶
（ＡＴＰｓｙｎｔｈａｓｅＣＦ１ａｌｐｈａｓｕｂｕｎｉｔ（ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ））。

　　注：ＢＰ０２８３６７编码光系统Ⅱ蛋白Ｄ１；ＢＰ０２８３７２编码光系统ⅠＰ７００叶绿素Ａ脱辅基蛋白 Ａ２；ＢＰ０２８３８２编码

细胞色素ｂ６ｆ亚组４；ＢＰ０２９７３６编码叶绿体中ＣＦ１ɑ亚组ＡＴＰ合成酶。

Ｎｏｔｅ：ＢＰ０２８３６７ⅡｃｏｄｉｎｇｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍＩＩｐｒｏｔｅｉｎＤ１；ＢＰ０２８３７２ｃｏｄｉｎｇｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍＩＰ７００ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌＡａｐｏｐｒｏｔｅｉｎ

Ａ２；ＢＰ０２８３８２ｃｏｄｉｎｇｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ６－ｆｃｏｍｐｌｅｘｓｕｂｕｎｉｔ４；ＢＰ０２９７３６ｃｏｄｉｎｇＡＴＰｓｙｎｔｈａｓｅＣＦ１ａｌｐｈａｓｕｂｕｎｉｔ（ｃｈｌｏｒｏ

ｐｌａｓｔ） 图６　光合作用途径相关基因在不同样品间的表达水平

Ｆｉｇ．６　Ｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｓａｍｏｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓａｍｐｌｅｓｉｎｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｐａｔｈｗａｙ

２．５．２　氧化磷酸化途径相关基因　氧化磷酸化途
径是有机物在分解过程中的氧化步骤所释放的能

量，驱动ＡＴＰ合成的过程，即 ＡＴＰ的生成过程，ＡＴＰ
是植物的各项生命活动直接能源物质［１５］。Ｐａｔｈｗａｙ
富集结果表明：ＣＫ＿ｖｓ＿Ｔ２的氧化磷酸化途径有４个
差异基因上调表达，基因的表达量见表４，它们分别
编码ＡＴＰ合成酶Ｆ１亚组１（ＡＴＰｓｙｎｔｈａｓｅＦ１ｓｕｂｕｎｉｔ
１）、细胞色素 ｃ氧化酶亚组 １（ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｏｘｉｄａｓｅ
ｓｕｂｕｎｉｔ１）、ＮＡＤＨ质体醌氧化还原酶亚组 Ｋ（ＮＡＤ
（Ｐ）ＨｑｕｉｎｏｎｅｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅｓｕｂｕｎｉｔＫ）、ＮＡＤＨ锟
氧化还原酶亚组 ２（ＮＡＤ（Ｐ）Ｈｑｕｉｎｏｎｅｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃ
ｔａｓｅｓｕｂｕｎｉｔ２）。
２．５．３　ｑＲＴＰＣＲ验证　为验证转录组测序结果的
可靠性，分别以 Ｔ１、Ｔ２和 ＣＫ白桦顶尖组织的 ＲＮＡ
为试材，对光合作用途径表达差异显著的４条基因

表４　氧化磷酸化途径相关基因在不同处理间的
表达水平（ＲＰＫＭ值）

Ｔａｂｌｅ４　Ｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｓｂｅｔｗｅｅｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｉｎｏｘｉｄａｔｉｖｅｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎｐａｔｈｗａｙ

（ＲＰＫＭ ｖａｌｕｅ）
基因样品

Ｇｅｎｅ
ｓａｍｐｌｅｓ

ＣＫ Ｔ１ Ｔ２
编码的蛋白

Ｅｎｃｏｄｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓ

ＢＰ０２８３２３０．８４１ １．８６０ ５．３３４ＡＴＰ合成酶Ｆ１亚组１
ＢＰ０２８３４６０．０６５ ０．２９３ ０．８４１细胞色素ｃ氧化酶亚组１
ＢＰ０２８３７４４．９０７１１．４６８１５．５８３ＮＡＤＨ质体醌氧化还原酶亚组Ｋ
ＢＰ０２８３８７１０．１８３５３．６２５１２８．１６７ＮＡＤＨ锟氧化还原酶亚组２

和氧化磷酸化途径表达差异显著的４条基因进行
ｑＲＴＰＣＲ分析，结果显示：与 ＣＫ相比，Ｔ１、Ｔ２中上
述８条基因均呈上调表达，与 Ｉｌｌｕｍｉｎａ／Ｓｏｌｅｘａ测序
结果具有相同的表达趋势（图７），说明测序结果是
可靠的。
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　　注：相对表达水平由实时定量ＰＣＲ以ＢｐＵＢＣ和ＢｐＳＡＮＤ为内参计算而来，每个基因３次重复。

Ｎｏｔｅ：ｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｂｙｒｅａｌ－ｔｉｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲｗｉｔｈＢｐＵＢＣａｎｄＢｐＳＡＮＤａｓｒｅｆｅｒｅｎｃｅｇｅｎｅｓｔｏｃａｌｃｕｌａｔｅｄ，

ｒｅｐｅａｔ３ｔｉｍｅｓｅａｃｈｇｅｎｅ．

图７　实时定量ＰＣＲ验证各样品之间候选基因的表达差异

Ｆｉｇ．７　Ｒｅａｌ－ｔｉｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲｔｏｖｅｒｉｆｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｂｅｔｗｅｅｎｅａｃｈｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｓａｍｐｌｅｓ

３　讨论
调节树木生长，使其短时间内获得较大生长增

益从而缩短育种周期是林木育种的重要课题，人们

通常采取施肥、环割、断根、施加外源激素等措施促

进树木生长［７，１６－１８］。试验证明，对于果材兼用树种

施加ＧＡ４＋７在促进开花及生长、提高座果率方面效

果显著，因此，备受育种工作者的重视［８－９］。

为了探讨 ＧＡ４＋７在促进白桦生长方面的作用，
试验利用遗传组成完全相同的１个白桦无性系为材
料，分别喷施０．２ｇ·Ｌ－１和０．４ｇ·Ｌ－１ＧＡ４＋７，结果
表明，施加ＧＡ４＋７对白桦苗期生长具有促进作用，在
苗高方面，２个浓度的 ＧＡ４＋７均能显著促进苗高生

长，０．２ｇ·Ｌ－１和０．４ｇ·Ｌ－１ＧＡ４＋７处理２年后无性
系苗高均值分别高于 ＣＫ的９．０５％、１９．６５％；在地
径方面，在ＧＡ４＋７连续处理２年后地径均值显著高

于ＣＫ，ＧＡ４＋７浓度为０．４ｇ·Ｌ
－１时对白桦苗期生长

促进效果好。这一实验结果与 Ｂｏｔｔｉｎｉ等人［９］对苹

果（Ｍａｌｕｓｐｕｍｉｌａ）树的研究结果相吻合，即赤霉素促
进植株的营养生长。

ＧＡ４＋７处理下白桦无性系生长量的增加，必然与
生长相关基因的上调表达密切关联，对白桦苗木生

长旺盛期的转录组测序也证明了０．４ｇ·Ｌ－１ＧＡ４＋７
（Ｔ２）处理苗高增长显著，同时与对照（ＣＫ）之间差
异基因的数量也最多，即上调表达的基因有１８１个，
下调表达的基因有５５个（图２），这些差异基因在叶
绿体类囊体膜、红光、远红光及蓝光的细胞响应等方

面富集明显（图５），进一步 Ｐａｔｈｗａｙ富集分析发现：
叶绿体中ＣＦ１ɑ亚组ＡＴＰ合成酶、细胞色素ｂ６ｆ亚组
４、光系统Ⅱ蛋白 Ｄ１、光系统ⅠＰ７００叶绿素 Ａ脱辅
基蛋白Ａ２等４条光合代谢相关的基因呈上调表达，
这些基因参与光合作用的光反应过程。另外还有氧

化磷酸化途径的 ＡＴＰ合成酶 Ｆ１亚组１、细胞色素 ｃ
氧化酶亚组 １、ＮＡＤＨ质体醌氧化还原酶亚组 Ｋ、
ＮＡＤＨ锟氧化还原酶亚组 ２等 ４条基因呈上调表
达，上述８条基因表达量的升高，可能是通过加快电
子传递过程、催化 ＡＴＰ的合成，而促进植物的光合
作用增强［１９－２５］。总之，ＧＡ４＋７处理后白桦通过上调
光合途径和氧化磷酸化途径的相关基因的表达，加

快其细胞内有机物的合成，进而促进其苗高、地径的

生长。由于参试的白桦无性系放置于塑料大棚外，

按常规管理这些苗木进入开花结实期还需２～３年
的时间，ＧＡ４＋７处理后能否加快白桦营养生长向生殖
生长转变进程还有待于后续研究，按照前期试验设

计继续施加ＧＡ４＋７，观察试验组是否缩短童期、是否
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增加开花数量提高种子产量，进而在基因表达水平

上探讨ＧＡ４＋７对白桦生长的影响。

４　结论
本研究外源施加赤霉素 ＧＡ４＋７可促进白桦苗木

的高生长和地径生长。转录组测序结果表明：赤霉

素ＧＡ４＋７处理前后的差异基因主要富集在叶绿体类
囊体膜、红光、远红光及蓝光的细胞响应等方面；同

时赤霉素ＧＡ４＋７可上调氧化磷酸化途径和光合途径
相关基因的表达，研究结果可为深入了解赤霉素

ＧＡ４＋７对白桦生长的调控机制及生长相关途径重要
基因的克隆提供参考。
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